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专题：作物病虫害的导向性防控
Decoding the Mechanisms of Bio-interactions for
Targeted Management of Agricultural Pests
编者按 由病虫害导致的作物重大病害不但威胁“舌尖上的安全”与社会稳定，在防治过程中发生的农药滥用行为还进一步导致环境

污染，危害人体健康。为在保障粮食产量不下降的前提下对病虫害进行科学、绿色和高效的防控，亟待在系统分析病原微生物—害虫—
作物之间的相互作用关系的基础上，靶向病虫害致病和成灾的关键环节，发展创新抗病育种技术、新型农药、微生物组技术、生态

自杀、昆虫性别控制等革命性的农业生物技术，为保障国家粮食与食品安全作出重要贡献。本刊特推出“作物病虫害的导向性防控”
专题，对病虫害—作物相互关系的相关基础研究以及由此引发的先进生物技术进行分析，并提出该领域前沿与应用技术发展的前瞻
性建议。本专题由中科院动物所康乐院士、中科院上海植物生理生态所陈晓亚院士和中科院微生物所方荣祥院士共同指导推进。
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摘要

作物病虫害是威胁全世界农业生产的重大自然灾害。目前，病虫害防治的核心思想

仍然是简单杀灭，主要依靠以病虫微生物的基础代谢、生理生化系统和神经受体为靶标的
化学农药，过程中易导致人畜中毒、农产品污染和生态环境破坏等一系列严重的问题。下
一代病虫害防治学术思想的重大突破将是对作物—昆虫—病原微生物生物间信息流及行为
进行操纵。在基础研究方面，“生物间信息的识别、解码与操纵”也是现代生命科学的前
沿与热点学科——生物间相互作用的分子机理一旦被阐明，往往带动通用生物技术的发展
突破。例如 RNA 干扰（RNAi）现象、植物转化技术和 TALEN 基因组编辑技术等科学发现
和技术进步，已经为整个生命科学领域作出了重大贡献。中科院“作物病虫害的导向性防
控——生物间信息流与行为操纵”战略性先导科技专项（B类）集合了各学科的优势力量，
系统地分析在作物重大病虫害发生过程中种间信息识别、解码、传递和控制的过程，从中
解析关键可操纵节点，发展新一代病虫害田间行为操纵的新策略与新技术。该专项目前已
经取得了系列重大研究成果，为竞争国际科学前沿地位、保障我国粮食生产安全作出了基
* 资助项目：中科院战略性

先导科技专项（XDB110407
00、XDB11010200）

础性、前瞻性的贡献。
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中国是当今世界排名第一的人口大国和农业大国。

遗传背景品种的推广，以往零星出现的作物病虫害（如

1994 年莱斯特 · 布朗（ Lester Brown ） [1]提出关于“谁来

水稻纹枯病、矮缩病、棉花黄萎病、小麦赤霉病、玉米

养活中国”这个问题之后，该问题一直是全世界密切关注

粘虫等）连年暴发成灾，防治形势逐年加重。

的焦点。粮食供应是决定世界各国战略发展的最重要保

（2）环境污染问题日趋严峻。在全世界生产使用的

障，为了确保我国的粮食安全，《国家中长期科学和技术

农药中，我国的使用量约占 1/3，排名全球第一。滥用农

发展规划纲要（2006—2020 年）》把“农业科技整体实

药和农药残留对公共卫生、自然环境、内外贸易和社会

力进入世界前列，促进农业综合生产能力的提高，有效

经济造成了极其严重的影响，食品安全已成为全社会密

保障国家食物安全”确立为我国科技发展总体目标之一。

切关注的重大民生问题。

虽然国际上也认为中国是未来世界粮食增产的主要区域之

（3）缺乏核心技术创新能力。当前绝大多数病虫害

一（图 1A 红色部分）[2]，但是对比中国主粮作物主要病

防治的策略和技术均由国外先进国家提出并发展成熟，

虫害危害分布图（图 1B）可以看出，该区域与国际预测

我国总体上处理低水平模仿仿制阶段。例如，美国现代

的增产区几乎完全重叠。这预示着我国粮食增产稳产存在

农药的年产值已经达到 96 亿美元。我国虽然是农药使用

着很大的风险，受到作物病虫害发生规模、频率的严重制

大国，但年产值仅 18 亿美元，且多数产品无核心知识产

约。而从历史上看，作物病虫害从来都是威胁我国乃至全

权，技术开发能力差距显著。

世界农业生产的重大自然灾害，也是导致人类社会动荡和

在巨大的粮食产量压力下，当前病虫害防治的核心

人口剧减的主要原因之一。

思想仍然是简单杀灭，技术上主要依靠以病虫害基础代

现阶段我国作物病虫害发生防治形式相当严峻，总

谢过程和神经相关受体等为靶标的化学农药，忽视生物

体而言呈现以下 3 个特点。

间存在的相互关系和信息传递，这是导致一系列严重问

（ 1 ）产量损失特别巨大。 即使在全力防控的背景

题的根本原因。尽管我国启动了到 2020 年化肥、农药零

下，全国因病虫害造成的产量损失仍高达每年 4 000 万—

增长行动方案，也设立了相应的国家重点研发计划，对

6 000 万吨，占总产量的 8%—10%，足够 1.5 亿—2.0 亿人

农药的科学合理使用进行深入研究，但考虑到当前农药

一年的口粮。随着气候变化、轻型栽培技术使用和单一

使用的可选择性和使用现状，要达到上述目标尚需做出
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图 1 未来粮食增产热点区域及病虫害的影响
Ａ：未来具有食品热量供应增长潜力的区域，红色深浅表示增长潜力 [1]；B：中国水稻主要病虫害发生分布区，黑
色表示分布区。引自《中国农业资源》
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艰苦的努力。未来作物病虫害防治思想、基础理论和技

食才能侵染植物寄主；另一方面，病毒的内共生也有利

术发展将往何处去？如何把综合防治中维护生态平衡的

于昆虫克服植物抗虫防卫体系，植物、媒介昆虫和病毒

思想优势与化学防治方法简便、易行和有效的优点有机

之间形成了复杂的共生和寄生关系。这些复杂的生物关

地结合在一起？与此同时，发展具有革命意义的作物抗

系中，病毒如何识别昆虫并特异性地寄生于昆虫体内？

病虫害技术，摈弃低效、复杂、严重影响环境和威胁人

昆虫如何识别特定的寄主植物进行取食，同时又帮助病

类健康的固有技术缺陷，是当代生命科学基础和应用基

毒传染寄主植物？植物如何识别昆虫和病毒，从而启动

础研究面临的重大科学问题之一。

相应的抗病、虫防卫反应体系？这些有关种间信息的识

1 生物间信息流及病虫害行为操纵是未来防

别、解码、信号转导与反应的科学问题决定了作物—媒

治思想的重大突破

介昆虫—植物病毒之间的关系，最终决定作物受昆虫和
病毒危害的程度与范围。需要指出的是，对于上述物种

在生物圈中，没有任何一种生物能够孤立地生存于

间的相互作用关系，人类的理解还非常薄弱。正是由于

非生物的理化环境之中，它必须与周围的其他生物及环

这一原因，限制了我们利用先进科学手段对这些相互作

境产生相互作用和紧密联系。这些联系及生物间的相互

用关系进行精确的操纵，因而被迫采取了无选择“杀

作用构成了寄生、互惠、共生、竞争、拮抗等生态和协

灭”的方式进行作物病虫害防治。这是作物病理和作物

同进化关系，而生物之间传递的信息流则决定了这些关

保护学科发展的历史性局限。

系的实质，其传递规律是任何生命存在与进化的基本法

对生物间信息流及其调控的理解能够科学地指导
防治策略。例如，长期、单一、反复使用化学农药，已

则。
有据于此，从生物间相互关系的角度重新审视作

导致多种病虫害产生抗药性和耐药性。这主要是由于目

物—昆虫—病原微生物的关系就会发现，种内、种间关

前使用的绝大多数化学农药采取的是非特异性毒杀的方

系与生物间信息流的传递是决定三者间相互关系最重要

法。在自然选择压力的作用下，病虫害中自发产生的耐

的因素[3]。生物间信息流是指生物信号以物理、化学形式

药性相关遗传变异能够迅速在种群内获得选择上的有利

在物种之间产生、传递、交流、修饰、翻译、抑制的路

性而被固定下来，加速了耐药性的进化。与此同时，在

径、过程与控制。以作物—媒介昆虫—植物病毒这三者

病原微生物群体中，由于微生物群体内存在个体间水平

间的关系为例：作物释放的物理和化学信息能够被媒介

基因转移现象（horizontal gene transfer），耐药性相关基

昆虫识别，吸引昆虫的移动、迁飞并寄居在植物上，在

因能够在极远缘的病原微生物之间进行遗传交换，这进

[4]

取食植物的同时传播病原微生物 。在此过程中，植物受

一步加快了耐药性的产生[7]。正因如此，传统“杀灭”病

到物理损伤后，会经由茉莉酸等激素信号转导途径启动

虫害的技术策略只能在短期内取得极其有限的效果。对

抗虫相关基因的表达，通过增加萜烯类化合物、单宁、

于这一难题，科学家已经提出了新的策略：在进行新型

黄酮或多酚等化合物的含量等方式进行抗虫防卫反应。

化学药物筛选时，如果理解了生物间信息流的方向与调

有意思的是，目前已经发现，昆虫携带的病毒经取食进

控，有目的地筛选仅阻断种间识别与响应过程，但不影

入到植物中后，会通过病毒编码的蛋白干扰植物的多种

响病虫害其他生理与代谢过程的特异性化合物。使用这

信号转导途径，抑制植物抗虫相关基因的表达和化合物

类新的化学农药将使病虫害面临的自然选择压力较小，

的合成，因而有利于昆虫的取食并造成其种群扩大、成

在对病虫害进行精准防治，控制其种群大小的同时，减

灾

[5,6]

。由这一实例可见，一方面病毒需要通过昆虫取

慢耐药相关基因在种群内的固定过程，能够有效地避免
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耐药性快速进化。因此，深入理解生物间信息流是发展

指标出发，来对作物病虫害进行深入的研究，探索宏观

革命性病虫害防控技术的关键环节（图 2 ）。在此基础

生态学现象后面的分子生物学与生物化学机制。这使得

上，对作物—昆虫—病原微生物生物间信息流及行为进

人类对生物间信息流进行人工模拟、干扰、操纵成为可

行操纵将会是下一代病虫害防治学术思想的重大突破。

能，具有巨大的应用潜力。这一发展趋势代表了整合生

在该学术思想的指导下，相应的理论体系和防治技术平

物学发展的未来，也是宏观生物科学在理论上做出重大

台建设将会改变以往化学防治、生物防治和综合防治中

突破的重要途径。

存在的固有缺点，为作物病理学基础理论和病虫害田间

从生物互作的分子机制而言，与动物感染与免疫学

防控做出卓越贡献，对于保障粮食、食品安全具有重大

一样，作物先天免疫系统与昆虫、病原微生物之间的相

指导和战略意义。

互作用关系也是现代生命科学的前沿学科，大量的原创

未来：基于种间信息的行为控制
种间
信息流操纵

种间信息
关键节点

种间关系导向性操纵

思想

靶标

理论突破带动技术进步

完全杀灭
或抑制

基础
代谢过程

综合防治

农药防治

研究论文频繁在 Cell，Nature 和 Science 等顶级学术期刊
上发表。在过去，以模式生物，如果蝇、线虫、大肠杆
信息流导向

技术
高毒农药

可持续

评价
不可持续

生物防治

过去和现在：药物时代

图 2 学术思想突破（生物间信息流）带动基础研究与防治技术进步

菌和拟南芥等为研究对象的生物科学更多地注重研究生
长、发育、繁殖等单一生命过程中的主要环节。然而，
正如生态学揭示的那样，物种之间的相互关系形成了地
球生物圈里能量流、信息流和物质流最主要的网络载体
系统，也是地球生命得以维持的最重要的依存关系，其
中蕴涵着丰富的、尚未被人类认识的重大科学问题。以
作物—昆虫—病原微生物作为研究对象，从分子水平开
展生物间相互关系及生物间信息流的研究，必将做出新

2 “生物间信息的识别、解码与操纵”是现

代生命科学发展的关键领域

从宏观上说，作物病虫害实际上是由于昆虫和病原

的生物学发现，发展新的学科理论。

3 有关“生物信息流”的研究促进了重大生

物技术的发展

微生物为满足自身正常生存、发育、繁殖和种群扩大的

现代生物学技术实质上是人类对生命进行的人工模

需要，而对寄主植物的取食和寄生行为。在过去，单纯

拟与重新设计。在物种相互作用过程中，分子水平的相

从群落或种群生态学角度对三者间关系进行研究的重点

互操纵是自然存在着的。很多现代生命科学的重大理论

主要集中于物种种群数量、结构格局，动态变化、种间

与技术进展是在研究和模拟上述关系过程中被发现的，

关系及其环境影响因素等。虽然这些研究为理解作物病

因此，作物病理与作物保护学科的发展已经为整个生命

虫害的暴发及环境制约机制提供了基础知识，但总体而

科学领域作出了重大贡献。

言未能深入到物种对环境的适应机制这一根本性的问题

（1）天然免疫激活受体的发现。首个被发现的高等

上。近年来，随着分子生物学和组学技术的飞速发展和

生物天然免疫激活受体是 1995 年在水稻—黄单胞菌互作

生命科学内部的融合与交叉，已经能够全面、系统地解

过程中分离的水稻 Xa21 蛋白[8]，而后在对哺乳动物中脂

析作物、昆虫和病原微生物三者之间的生物间信息流及

多糖受体和昆虫 TOLL 样受体及功能解析的研究工作中取

其传递的分子机制，从生物学性状本身出发而非从数量

得突破并获得 2011 年诺贝尔生理学或医学奖。
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（2）RNA 干扰（RNAi）现象的发现。RNAi首先是

害的导向性防控——生物间信息流与行为操纵”战略性

在植物—病毒相互作用和植物基因的“共抑制”现象中

先导科技专项。该专项在“作物—昆虫—病原微生物生物

发现[9]。该现象的分子机制在线虫模式体系中被阐明后获

间信息流及行为操纵”这一总体学术思想的统领下，将总

得 2006 年诺贝尔生理学或医学奖，为深入理解分子生物学

体研究方向定为：系统分析并鉴定与作物病虫害发生、发

“中心法则”和发展现代基因调控技术作出了重大贡献。

展和成灾有关的种间信息及其传递过程，建立生物间信息

（3）植物转化技术。在研究植物—细菌互作过程中

流精细调控的信号网络，识别种间信息传递过程中的重要

发现根癌农杆菌感应植物化学信息后，将 Ti 质粒整合植

调控节点和关键环节。在此基础上，发展人工操纵昆虫和

物基因组中，调控寄主基因表达 [10]。支撑现代植物分子

病原微生物行为及致病过程的新技术与新方法，并通过生

生物学诞生与发展的核心技术之一的植物转化技术就是

态自杀、性别控制、发展新型抗菌化合物、作物免疫调节

该过程经人工改造而成。

剂、作物抗性相关代谢组人工设计等现代生物学手段，对

（ 4 ） TALEN 基因组编辑技术。 在研究植物—细

害虫和病原微生物进行高效、特异、环境友好和费效比高

菌互作过程中发现黄单胞菌 TAL 类效应子（ effector ）

的导向性防控，为我国主要粮食作物的病虫害防控工作做

能够按规则化的编码方式，特异性地识别植物基因启

出重大思想理论创新，在关键技术障碍实现突破；并为保

动子序列 [11] 。基于该研究的 TALEN 技术是目前编辑

障国家粮食安全作出重要贡献。

基因组 DNA 最成熟的生物技术之一，曾被 Science 评
为 2012 年十大科学进展之一。

为了完成该目标，该专项设立了 5 个研究项目进行
整合创新：（1）种内信息流的生物学效应与人工操纵；

上述科学发现和技术进步表明，植物—病原微生

（ 2 ）种间信息的识别解码与人工操纵；（3 ）信息流传

物—昆虫相互之间存在自然、分子水平的操纵一旦被阐

递与应答的调控与操纵；（4）基于靶标分子的病虫特异

明，就能辐射到整个生命科学领域，从而做出重大科学

性干预；（5）多营养级生物间信息互作与导向调控。各

发现。其发展和影响并不仅仅局限于该研究领域。

项目集中中科院微生物学、现代昆虫学、植物分子生物

4 靶向生物信息流，导向性防控作物病虫害

学、系统生物学、基因组学和组合化学等多学科的优势

是现代农业生物技术的重大突破口

力量，合理分工，协力合作，为总体目标的完成进行深
入研究。同时，依托专项实施，全面建立包括遗传学、

中科院在作物抗病、昆虫生物学和病原微生物致病

表观遗传学和组学分析平台、物质检测与生物化学分析

机制领域有一支优势研究队伍，在各专业领域内具有显

平台、静态—动态细胞生物学分析平台和整合生物学与

著的地位和国际影响力，是作物病理学与保护学领域高

生物信息学分析平台在内的研究与发展设施。

水平人才荟萃的研究集体之一。然而，由于作物抗病、

5 “作物病虫害的导向性防控”先导专项已

农业昆虫和病原微生物研究分属植物学、动物学和微生
物学等不同的专业领域，过去合作攻关研究较少。包括

经取得了系列重大研究成果

“973”、重大研究计划等在内的现有国家重点科学研究

自 2014 年启动实施以来，该专项无论是在基础理

项目均不能有效地将上述人才队伍纳入同一项目，并在

论还是在重大应用技术方面，均取得了系列重大突破。

同一个关键科学问题下进行协同研究。

（1）基础理论研究方面。专项研究团队通过种内信息流

基于上述考虑，为了突破病虫害防控的基础研究和

及其机制的研究，发现飞蝗聚群信息流具有跨代表观遗

应用基础研究瓶颈，中科院于 2014 年设立了“作物病虫

传效应，揭示非编码小 RNA 作为这一过程的关键调控信
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息物质控制后代卵的发育和孵化的同步性，为发展蝗灾

据交流、平台技术共享等方面的建设，储备了多种病虫

暴发的绿色防控策略开辟新的途径[12,13]。（2）作物与微

的基因组、转录组、蛋白质组、代谢组等 8 类 35 项相

生物互作领域。 发现了多个病原菌致病新机理，在植物

关数据，储备了基因组编辑技术、生物互作感染方法

先天免疫、茉莉酸和小 RNA 介导的植物免疫反应方面取

等 17 类 41 项相关技术，并在专项内共享使用。在管理方

得了多项国际领先成果，为提高作物抗病能力、选择新

面秉持“精干队伍、稳定支持、严格考核、一流成果”

型农药作用靶标提供科学依据[14-18]。（3）植物与昆虫互

的管理理念，实行差异化资助体系，鼓励重大科研成果

作领域。 发现茉莉素响应衰减和植保素积累动态调控不

的产出，开展创新性的管理工作，为专项各课题组打破

同发育时期植物的抗虫性，同时发展RNAi抗虫技术，为

学科、研究所之间存在的研究障碍，为协同创新工作提

培育新型抗虫作物提供技术支撑和理论依据[19]。（4）昆

供了制度保障和专业平台[28]。

虫与微生物互作领域。 阐明昆虫真菌遗传进化和寄主适

我国的现代农业经过数十年的积累，为保障国家、

应机理、卵胞霉素生物合成及抑制昆虫免疫机制，为发

社会突飞猛进的发展作出了重大贡献。立足当前，展望未

。（5）多营

来，我国农业应当在基础理论建设、现代农业技术发展和

养级生物互作研究领域。 发现多物种间协同发育的关键

农业创新体系上作出全新的贡献，引领世界农业科技发展

分子，阐明病虫行为和发育的信息流控制机制，提出全

的新方向。“作物病虫害的导向性防控”先导专项是国家

球气候变化下作物 - 害虫 - 病毒 - 天敌发生发展的预警与防

在作物病理学与保护学领域以科技专项形式进行重点资助

控新对策[22,23]。（6）重大生物技术方面。利用基因组编

的重大项目，通过凝聚高水平研究队伍，加强研究合作和

辑技术，对六倍体小麦的 MLO 基因定向修饰，在国际上

学科融合，在项目管理机制与体制方面做出了重要创新，

首次培育出高抗白粉病小麦，获得生物技术重大突破，

必将培育造就一支国际一流，能够引领学科发展的创新队

展环境友好的真菌杀虫剂提供理论基础

为我国农作物育种提供重要技术支撑

[20,21]

[24]

。在国际上首次

证明了植物—真菌跨界小 RNA 沉默降解病原靶基因的抗
病新途径，并将之应用于抗棉花黄萎病的种质创新，有

伍，为引领生命科学领域前沿和保障国家粮食、食品重大
战略需求作出基础性、前瞻性的贡献。

望攻克棉花重大病害黄萎病[25,26]。首次攻克了以信息素为
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Decoding Mechanisms of Bio-interactions for Targeted Management of
Agricultural Pests
Qian Wei1 Qu Jing2 Kang Le2,3
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2 Beijing Institutes of Life Science, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China;
3 Institute of Zoology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China)
Abstract Pathogens and insect pests are the most formidable threats to sustainable crop production in China as well as the rest of the world.
At present, the most common method of pest control is the use of chemical pesticides that target the basic metabolism, physiological and
biochemical processes, and nerve receptors of pests and microbial organisms, leading to poisoning of humans and animals, agricultural
pollution, and ecological damage. A great breakthrough in the next generation of pest control will be the artificial manipulation of
bioinformation exchanges among crop, insect pests, and pathogenic microbial organisms. Decoding the molecular mechanisms of biointeractions is also one of the hot and frontier research areas in life sciences. The scientific discoveries and technological progress in this area,
for example, the finding of RNAi phenomenon, discovery of immune receptor of eukaryotes, establishment of plant transformation technology
and TALEN genome editing technology, have made paradigm shifts to the progress of entire life sciences. The strategic priority research project
called Decoding the Mechanisms of Bio-interactions for Targeted Management of Agricultural Pests is the first and largest multi-disciplinary
research program that sponsored by Chinese Academy of Sciences (CAS). The project aims to decode the complex biological interaction
mechanisms and to translate basic research knowledge to cutting-edge approaches for smarter pest and disease managements. Within just a short
period of three years, this project has made great progress. A series of high impact papers were published and it produced creative approaches
for pest control. These significant achievements elevate the level of China’s insect and pathology sciences to a world-class and contribute to the
crop protection from pest infections without compromising agricultural productivity and environmental health.
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